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Предыдущие исследования установили, что потребность 
пшеницы в яровизации определяется аллельным составом генов 
системы Vrn (Vrn1, Vrn2, Vrn3 и Vrn4) [1–4]. При этом наличие в 
геноме доминантных аллелей генов Vrn1 является наиболее 
распространѐнной причиной обуславливающей нивелирование 
яровизационной потребности в сортах мягкой и твѐрдой пшеницы по 
отношению к другим Vrn генам. Гены Vrn1 локализованы в длинных 
плечах хромосом пятой гомеологичной группы (Vrn-A1, Vrn-B1, Vrn-D1) 
[5, 6]. Они ортологиичны MADS-домен-содержащим генам (APETALA1, 
CAULIFLOWER и FRUITFULL) арабидопсиса, которые регулируют переход от 
вегетативной стадии развития к репродуктивной [7]. Влияние различных 
аллелей генов системы Vrn1 на фенотип не равнозначный, поэтому 
они имеют различную селекционную ценность зависящую, главным 
образом, от конкретного региона выращивания. 
Популярной селекционной практикой является использование 
малораспространѐнных видов гексаплоидной пшеницы в качестве 
генетического источника новых аллельных вариантов генов 
агрономически-ценных признаков. В связи с чем был проведен 
молекулярно-генетический скрининг плѐнчатой и голозѐной пшеницы 
с целью определения распространѐнности аллельных вариантов гена 
Vrn-D1 и выявления новых аллелей этого гена. Анализировали 
образцы пяти видов гексаплоидной пшеницы (Triticum compactum, T. 
sphaerococcum, T. spelta, T. vavilovii и T. macha) из различных эколого-
географических зон 35 стран мира.  
Методом мультиплекс-ПЦР-анализа исследовали участок 
интрона-1 гена Vrn-D1. В ходе сепарации ампликонов в образцах 
вида T. spelta был детектирован полиморфизм длинны продуктов 
амплификации не ассоцированый ни с одним из известных аллелей. 
В результате выравнивания нуклеотидных последовательностей 
полиморфных ампликонов с референсными последовательностями 
доминатных и рецессивных аллелей гена Vrn-D1 выявлено инсерцию 
размером 844 п.н. в интактный интрон-1. Новый аллель гена Vrn-D1 
был обозначен как Vrn-D1s. Инсерция локализована в критической 
области первого интрона, т.е. мутации, возникающие на данном участке 
генов Vrn1, ассоциированы с изменением типа развития (нивелируют 
потребность в яровизации) пшеницы и ячменя [8, 9]. Однако влияние 
данной мутации на фенотип в настоящее время не изучено.  
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В результате структурного анализа нуклеотидной 
последовательности инсерции был идентифицирован неавтономный, 
транспозирующийся ДНК-элемент принадле-жащий к 
суперсемейству hAT. Дальнейшее исследование этого транспозона с 
применением методов биоинформатического анализа полногеномных 
сиквенсов мягкой пшеницы и поиск подобия в биологических базах 
данных позволил идентифицировать новое семейство неавтономных 
транспозирующихся элементов ранее не изученных в геноме Triticum. 
Характерной особенностью данного семейства является 
специфическая комбинация 5'- и 3'-терминальных инвертированных 
повторов (TIR) содержащих не синонимичные однонуклеотидные 
замены (SNP) в определѐнных сайтах. 
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